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서 론

넙치, Paralichthys olivaceus는 넙치과 Paralichthyidae 어

류로서 한국, 일본, 중국 등의 연안에 분포하며, 성장이 빠르

고 육질이 좋아 우리나라와 일본 등에 인기가 많은 어종이

다. 1980년대 중반 종묘 생산 기술이 확보됨에 따라 양식

산업으로 자리 잡은 이후 점차 양식 생산량이 증가되어 우

리나라 어류 양식 생산량의 약 45%를 차지하고 있는 대표

적인 양식 대상종이다(농림수산식품부, 2008). 

최근 개체식별이 가능한 microsatellite DNA marker를 이

용하여 수산생물집단의 유전학적 다양성 평가, 양식생물의

유전적 다양성 연구, 방류종묘의 유전자 maker 이용 등 활발

한 연구가 진행되고 있다. 넙치에 대한 유전적 연구로는 집

단의 유전적 구조(Liu et al., 2005), 친자 감별(Hara and Se-

kino, 2003; Sekino et al., 2003), 방류 종묘의 유전자 표지

(Sekino et al., 2005), 자연 집단과 양식 집단의 유전적 차이

(Yoshida et al., 2000; Sekino et al., 2002) 등에 대한 보고가

있으며, 우리나라에서는 종묘 방류를 위한 어미 집단의 유

효 크기 평가(정 등, 2006), 방류 해역에서의 넙치 집단의

집단 구조 및 다양성(정과 전, 2008), 양식 집단의 유전적

다양성의 변화(노 등, 2008) 등에 관한 연구가 있다. 

일반적으로 양식을 위해 인공적으로 종묘 생산을 위해

사용되는 어미 집단은 자연 집단에 비해 아주 적은 유전자

원(gene pool)을 가지고 있으며, 이들 어미로부터 생산된

종묘는 자연 집단과의 비교는 물론이고, 어미 집단보다도

유전자 빈도 및 대립유전자수가 감소하게 된다고 보고되고

있다(Perez-Enrique et al., 1999; Sugaya et al., 1999; Norris
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et al., 2000; Yoshida et al., 2000; Sekino et al., 2002, 2003;

Hara and Sekino, 2003; 정 등, 2006; Jeong et al., 2007). 양식

집단의 유전적 다양성 감소 혹은 축소는 환경의 적응력과

병원체에 대한 저항력을 약화시키고, 성장, 생존 등에 부정

적인 영향을 미치게 된다고 보고하고 있다(Kincaid, 1983;

Allendorf and Ryman, 1987; O’Brien and Evermann, 1989).

현재 우리나라에서 넙치양식의 종묘 생산에 주로 이용되

는 어미는 1980년대 중반 이후 한정된 어미 집단으로부터

종묘를 생산하고, 어미로 선발하기를 반복하며 수 세대를

지나온 것으로 추정되기 때문에 이러한 양식 집단의 유전적

다양성은 자연 집단에 비해 크게 낮을 것으로 예상되고 있

다. 따라서 본 연구는 우리나라에서 양식되고 있는 양식 집

단의 유전적 다양성이 어느 정도인지를 파악하기 위하여 6

개의 microsatellite DNA marker를 이용하여 자연 집단과

비교하였다.

재료 및 방법

넙치 양식집단의 유전적 다양성을 비교분석하기 위하여

고성(GS), 부안(BA), 추자(CJ)에서 채집된 3개의 자연 집

단과 울진(UJ), 완도(WD), 진도(JD)에서 양식되고 있는 양

식 집단 등 모두 6개의 집단을 조사하였다. 

지역별 자연 집단은 정치망, 자망에서 어획된 것을 무작

위로 구입하여 정과 전 (2008)과 같은 방법으로 인공종묘

생산 시에 나타나는 무안측의 검은 반점의 유무를 확인하

여 반점이 없는 것을 자연 집단으로 분석하였다. 양식 집단

은 현지 양식장에서 인공 종묘 생산되어 1년간 양식된 넙

치를 분석에 이용하였다. 각 집단별 분석 마리수와 크

기(TL)는 Table 1과 같다.

각 집단별 유전적 다양성을 분석하기 위한 DNA 시료는

현장에서 살아있는 상태에서 크기를 측정한 후, 가슴지느러

미의 일부를 채취하여 100% 알코올의 1.5 mL tube에 보관

하였다. DNA 추출은 Chelex (Bio-rad, USA)를 이용하였고,

microsatellite loci는 Kim et al. (2003) 및 정 등 (2006)의 방

법에 의해 추출된 6개 (KOP2, KOP9, KOP18, KOP22,

KOP26, KOP27)를 사용하였으며(Table 2), 각 시료의 유전

자형은 DNA 염기서열 분석기 (ABI Prism 3100, Applied

Biosystems, USA)를 이용하여 분석하였다.

집단별 유전적 다양성을 파악하기 위하여 대립유전자 수

(number of allele per locus), 이형접합체율(heterozygosity),

PIC (polymorphism information content) 등을 Cervus soft-

ware를 이용하여 분석하였다. 각 유전자좌의 AMOVA에

의한 Hardy-Weinberg test는 Arlequin software v1.1을 이용

하였으며, Fst와 유전적 거리(genetic distance) 등의 분석은

Phylip software를 이용하였다.

결 과

본 조사에서 관측된 유전자좌별 대립유전자 수의 범위는

9~27개였으며, 자연 집단인 부안 집단과 고성 집단의

KOP27에서 27개로 가장 많았고 양식 집단인 완도 집단의

KOP9에서 가장 적은 9개를 나타내었다. 양식 집단과 자연

집단으로 구분하여 비교하면 자연 집단에서 16~27개, 양

식 집단에서 9~17개의 범위를 나타내어 자연 집단의 대립

유전자 수가 양식 집단보다 높게 나타났다. 또한 6개의 유

전자좌에 따른 각 집단별 평균대립유전자 수는 자연 집단

이 19.7~21.8개, 양식 집단이 12.0~14.7개로 나타나, 자연

집단이 21.1개로 양식 집단의 전체 평균 9.4개보다 높게 나

타났다(Table 3). 

조사된 집단들의 이형접합체율(Ho: observed heterozygo-

sity)의 범위는 0.722~0.959이었다. 유전자좌별 Ho의 범위

는 자연 집단에서 0.755~0.918, 양식 집단에서 0.722~

0.959로 자연 집단과 양식 집단 간 차이는 없었다. 그러나

집단별 Ho의 범위는 자연 집단에서 0.852~0.891, 양식 집

단에서 0.820~0.848로 나타나, 전체 평균 Ho에서 자연 집
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Table 1. Number of samples used in this study

Location Number of Mean size
samples (TL, cm±s.d.)

Goseong (GS) 90 30.3±6.0
Wild Buan (BA) 110 40.1±4.2

Chuja (CJ) 110 52.4±7.2

Uljin (UJ) 97 45.6±4.5
Cultured Wando (WD) 93 41.4±1.9

Jindo (JD) 100 39.4±1.3

Table 2. Primer sequences for microsatellite loci used in this study

Locus Repeat motif (5′-3′) Annealing temp. (�C) GenBank accession

KOP2 (CA)6CG(CA)14 61.4 AY328958
KOP9 (AC)5AA(CA)17AT(AC)2TC(TG)2TTT(TG)9 55.1 AY328965
KOP18 (TC)24 60.3 AY328973
KOP22 (CT)14AT(CT)4 57.5 AY328977
KOP26 (GT)5AT(GT)5AA(GA)4TT(GA)3AA(GA)5TT(GA)6GTAA(GA)3GT(GA)18 60.8 AY328981
KOP27 (CT)5CA(CT)14 58.2 AY328982
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단에서 0.874로 양식 집단의 0.837로 자연 집단이 약간 높

게 나타났다(Table 3).

각 유전자좌에 대한 집단별 Hardy-Weinberg Equilibrium

(HWE)에 따르는 지를 검토하기 위하여 Markov chain pro-

cedure test를 한 결과, 양식 집단인 울진 집단의 KOP2,

KOP22, KOP18, KOP27과 양식 집단인 완도 집단의 KOP2,

KOP22에서 유의적인 차이(P⁄0.05)를 보였다. 그러나 각

각의 자연 집단에서는 유의적인 차이 없이 HWE를 따르는

Table 3. Genetic variability of the wild populations and cultured stocks in the olive flounder Paralichthys olivaceus at six microsatellite loci

Wild Cultured
Locus

GS BA CJ Mean UJ WD JD Mean

S 90 110 110 97 93 100
N(ae) 25 (14.7) 24 (12.3) 22 (6.6) 23.7 10 (4.8) 12 (6.3) 13 (7.0) 11.7

KOP2 Ho 0.822 0.873 0.900 0.865 0.835 0.882 0.870 0.862
He 0.937 0.923 0.852 0.904 0.798 0.847 0.862 0.836
PIC 0.928 0.913 0.834 0.892 0.767 0.825 0.843 0.812

S 90 110 110 97 90 100
N(ae) 19 (12.0) 18 (7.8) 16 (4.9) 17.7 10 (4.3) 9 (3.7) 14 (4.3) 11.0

KOP9 Ho 0.911 0.836 0.755 0.834 0.722 0.722 0.780 0.741
He 0.922 0.876 0.800 0.866 0.771 0.735 0.772 0.759
PIC 0.911 0.862 0.778 0.850 0.748 0.711 0.748 0.736

S 90 110 110 97 90 100
N(ae) 18 (10.6) 19 (11.0) 17 (11.4) 18.0 15 (6.0) 15 (6.8) 17 (7.1) 15.7

KOP18 Ho 0.911 0.882 0.918 0.904 0.856 0.900 0.870 0.875
He 0.911 0.913 0.917 0.914 0.838 0.857 0.864 0.853
PIC 0.898 0.902 0.906 0.902 0.816 0.835 0.849 0.833

S 90 110 110 97 93 100
N(ae) 19 (12.2) 20 (11.1) 17 (7.6) 18.7 10 (6.9) 10 (5.6) 12 (7.9) 10.7

KOP22 Ho 0.911 0.882 0.809 0.867 0.835 0.806 0.870 0.837
He 0.923 0.914 0.872 0.903 0.860 0.826 0.877 0.854
PIC 0.912 0.903 0.857 0.891 0.841 0.803 0.860 0.835

S 90 110 110 97 91 97
N(ae) 23 (9.7) 23 (13.0) 20 (9.4) 22.0 12 (4.8) 16 (6.8) 16 (9.3) 14.7

KOP26 Ho 0.900 0.909 0.864 0.891 0.845 0.846 0.876 0.856
He 0.902 0.927 0.897 0.909 0.794 0.857 0.897 0.849
PIC 0.889 0.918 0.885 0.897 0.771 0.841 0.884 0.832

S 90 110 110 97 93 100
N(ae) 27 (13.3) 27 (13.2) 26 (7.3) 26.7 12 (7.9) 10 (5.0) 16 (4.3) 12.7

KOP27 Ho 0.889 0.891 0.864 0.881 0.959 0.763 0.820 0.847
He 0.93 0.928 0.867 0.908 0.877 0.806 0.773 0.819
PIC 0.92 0.919 0.850 0.896 0.860 0.775 0.740 0.792

N(ae) 21.8 (12.1) 21.8 (11.4) 19.7 (7.9) 21.1 (10.5) 11.5 (5.8) 12.0 (5.7) 14.7 (6.7) 9.4 (6.1)
Ho 0.891 0.879 0.852 0.874 0.842 0.820 0.848 0.837

Average
He 0.921 0.914 0.868 0.901 0.823 0.821 0.841 0.828
PIC 0.910 0.903 0.852 0.888 0.801 0.798 0.821 0.807

S, sample size; N, number of alleles; ae, effective number of alleles; Ho, observed heteozygosity; He, expected heteozygosity; PIC, polymorphism information content.

Table 4. Markov chain procedure test (Hardy-Weinberg Equilibrium) in the wild populations and cultured stocks of the olive flounder Paralich-
thys olivaceus

KOP2 KOP9 KOP18 KOP22 KOP26 KOP27

GS 0.174±0.000 0.648±0.001 0.936±0.000 0.292±0.001 0.684±0.001 0.111±0.000
BA 0.230±0.000 0.106±0.000 0.945±0.000 0.249±0.001 0.408±0.001 0.082±0.000
CJ 0.068±0.000 0.710±0.001 0.784±0.001 0.071±0.000 0.396±0.001 0.586±0.000
UJ 0.000±0.000* 0.005±0.000 0.002±0.000* 0.000±0.000* 0.066±0.001 0.000±0.000*
WD 0.024±0.000 0.101±0.001 0.072±0.001 0.004±0.000* 0.190±0.001 0.071±0.001
JD 0.060±0.001 0.062±0.001 0.817±0.001 0.914±0.001 0.223±0.001 0.603±0.001

*Significant level at P⁄0.05.



것으로 나타났다(Table 4). 

조사된 집단의 유전학적 거리는 0.041~0.554로서 자연

집단인 추자 집단과 양식 집단인 진도 집단의 유전학적 거

리가 가장 가까웠으며, 고성 집단과 울진 집단 간의 거리가

가장 멀게 나타났다. 집단별 이질성 검정을 위한 Fst의 범

위는 0.008~0.058이었으며, 모든 집단에서 다른 집단들과

유의적인 차이(P⁄0.05)를 보였다(Table 5). 

고 찰

우리나라에서 넙치 양식에 이용되고 있는 어미들은 자연

에 서식하고 있는 자연 집단의 일부를 채포하여 인위적 환

경에서 사육 관리를 통하여 산란된 알로부터 종묘를 생산

하고, 양성하여 그 중에서 다시 어미를 선발하는 과정을 반

복해서 만들어져 왔다. 민간 양식업체에서 선발하는 어미들

은 집단 내에서 성장이 우수한 선두그룹으로 주로 외형적인

형질만이 고려될 뿐, 각 개체들의 유전적인 조성에 대한 분

석을 통해 어미로 가입시킨다거나 각 개체들의 가계정보 등

구체적인 어미 관리 자료를 이용한다는 것은 어려운 실정

이다. 따라서 현재의 양식 집단은 세대를 거듭할수록 자연

집단에 비해 유전적 다양성이 현저히 낮아져 있을 것으로

추정되고 있다. 본 연구에서는 어미정보에 대한 구체적인

자료가 없이 관리되고 있는 양식 넙치 집단의 유전학적 다

양성이 어느 정도 인지를 파악하고 유전학적 다양성을 회

복할 수 있는 기초자료를 얻기 위하여 자연 집단과 비교하

였다. 

본 연구 결과에서 자연 집단과 양식 집단의 유전자좌별

대립유전자 수는 자연 집단에서 16~27개로 양식 집단의

9~17개보다 높게 나타났으며, 평균 대립유전자 수는 자연

집단이 21.1개, 양식 집단이 9.4개로서 양식 집단의 대립유

전자 수는 자연 집단보다 55.4% 낮은 것으로 나타났다. 이

러한 결과는 자연산 어미로부터 생산된 인공종묘가 자연

집단에 비해 30.1%와 45.1% 정도 낮았으며, 자연산과 양식

산 혼재된 어미로부터 생산된 인공종묘의 대립유전자 수는

그 지역의 자연 집단보다 66.3% 낮은 것으로 나타난

Sekino et al. (2002)의 연구 결과와 비슷한 경향을 보였다.

또한 주로 양식이 많이 되고 있는 전복의 경우에서도 자연

산 어미로부터 생산된 종묘의 대립유전자수가 자연집단에

비해 35~65% 감소하며, 중국의 양식 전복도 본 연구와 비

슷한 결과를 보고하였다(Evans et al., 2004; Li et al., 2007).

실제로 양식용이나 방류용으로 생산되는 넙치는 실내 수조

에서 수 십 마리 내외의 어미로부터 자연 산란된 수정란을

이용하여 생산되고 있어 한정된 어미의 사용이 유전적 다양

성 감소의 원인으로 작용하고 있다(Carvalho and Haeser,

1994). 뿐만 아니라 넙치의 경우 산란 수조 내에서 1회 산

란에 참여하는 어미의 비율은 고작 8~23% 밖에 되지 않

으며, 산란 기간 중 6회에 걸쳐 수정란을 채집하여 분석한

결과 수컷의 70%, 암컷의 26%만이 산란에 참여했다는 보

고가 있어(Fujii, 2001), 이러한 낮은 산란 참여율 역시 양

식 넙치 집단의 유전적 다양성 축소를 더욱 심화시키는 주

요한 원인이 된다(Sekino et al., 2003).

조사된 양식 집단의 유전자좌별 평균 이형접합체율(Ho:

observed heterozygosity)의 범위는 자연 집단에서 0.851~

0.891, 양식 집단에서 0.820~0.848로서 자연 집단이 양식

집단보다 조금 높게 나타났으나 커다란 차이가 없었다. 양

식 집단이 자연 집단과 차이가 적은 이유는 인공종묘 생산

시에 한정된 수조 내에서 암컷 1마리에 수컷 9마리가 산란

에 관여된 것과 같이 수컷이 적극적으로 산란에 참여하여

이형접합체율이 높아진 결과로 추정된다(정 등, 2006). 이

러한 결과는 감성돔과 참돔의 인공종묘생산의 경우에서도

보고되고 있다(Perez-Enrique et al., 1999; Jeong et al., 2007).

Markov chain procedure test에 의해 각 집단이 Hardy-

Weinberg Equilibrium (HWE)에 따르는 지를 검토한 결과,

울진과 완도의 양식 집단에서 유의적인 차이(P⁄0.05)를

보였으나 조사된 자연 집단에서는 HWE를 따르는 것으로

나타났다. 이러한 원인은 자연 집단에서는 다양한 개체들이

무작위적으로 상호 산란에 관여함으로써 그 집단의 유전적

조성이 변화없이 유지되지만, 양식 집단은 수조 내의 한정

된 수의 어미와 또한 이들 중 산란에 적극적으로 참여하는

몇몇 개체의 영향으로, 세대를 거듭하면서 생산된 종묘의

유전학적 조성 등이 유전적 평형에서 벗어나 있는 것으로

사료된다. 

본 연구에서 조사된 집단들의 유전학적 거리는 0.041~

0.554였으며, 자연 집단인 추자 집단과 양식 집단인 진도

집단의 유전학적 거리가 가장 가까웠으며, 자연 집단인 고

성 집단과 양식 집단인 울진 집단 간의 거리가 가장 멀게

나타났다. 정과 전(2008)의 넙치 지역집단의 유전학적 거리

는 0.026~0.232로서 본 연구 결과보다 낮게 나타났다. 이

러한 결과는 방류된 개체를 포함한 집단과 방류된 넙치를

제외한 것을 자연 집단으로 조사한 본 연구와의 차이로 생

각된다. 
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Table 5. Pairwise comparison of Fst (under) and genetic distance (up-
per) in the wild populations and cultured stocks of the olive flounder
Paralichthys olivaceus

GS BA CJ UJ WD JD

GS - 0.148 0.364 0.554 0.468 0.428
BA 0.012* - 0.126 0.254 0.206 0.134
CJ 0.038* 0.014* - 0.060 0.061 0.041
UJ 0.058* 0.029* 0.009* - 0.151 0.094
WD 0.056* 0.029* 0.008* 0.031* - 0.071
JD 0.056* 0.025* 0.008* 0.028* 0.011* -

*Significant level at P⁄0.05.
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또한 유전학적 거리 분석에 의해 추자 집단의 유전학적

조성이 양식 집단과 비슷하게 나타난 결과는 최근 추자 지

역에서 종묘를 방류하지 않았으나 무안측의 흑화여부로 분

리된 방류 넙치의 혼획 비율이 63.5%에 달하는 것으로 조

사된 국립수산과학원의 자료(미발표)와 같이 인근 지역에

서 유입된 방류 넙치가 자연산과 또는 방류된 개체들이 자

연에서 교배가 일어나는 등 양식 집단의 유입에 의해 자연

집단의 유전적 조성에 영향을 준 것으로 생각된다. 따라서

이러한 원인에 대하여 제주도를 포함한 인근 지역의 넙치

집단의 유전학적 조성과 구조 및 방류 종묘의 이동 등 보다

구체적인 조사가 필요할 것으로 생각된다. 

Allendorf and Ryman (1987)의 보고와 같이 양식 집단의

유전적 다양성이 10% 감소할 경우 산란량이 줄어들고, 생

존율이 낮아지며 성장률이 저하되는 것으로 알려져 있으나

현재 양식되고 있는 넙치의 유전적 다양성이 세대를 거듭하

면서 양식초기 모집단에 비해 어느 정도 감소하였는지에 대

해서는 모집단에 대한 정보가 없기 때문에 검토할 수 없으

나, 본 연구 결과 자연 집단에 비해 55.4% 낮은 것으로 조

사됨으로써 양식 집단의 유전적 다양성을 회복시키기 위한

연구와 근친약세 등에 대한 지속적인 연구가 필요할 것으

로 생각된다.

요 약

넙치 양식에 이용되는 종묘는 수 세대에 걸친 양식용 어

미로부터 생산된 것으로 알려져 있어 넙치 양식 집단의 유

전적 다양성은 자연 집단에 비해 크게 낮을 것으로 추정되

고 있다. 본 연구는 우리나라에서 양식되고 있는 양식 집단

의 유전학적 다양성이 어느 정도인지를 파악하기 위하여 6

개의 microsatellite DNA marker를 이용하여 자연 집단과

비교하였다.

본 조사에서 관측된 유전자좌별 대립유전자 수의 범위는

9~27개였으며, 6개의 유전자좌에 따른 각 집단별 평균대

립유전자 수는 자연 집단이 19.7~21.8개, 양식 집단이

12.0~14.7개로 나타나, 자연 집단이 21.1개로 양식 집단의

전체 평균 9.4개보다 높게 나타났다. 조사된 집단들의 이형

접합체율(Ho)의 범위는 0.722~0.959이었으며, 유전자좌별

Ho의 범위는 자연 집단에서 0.755~0.918, 양식 집단에서

0.722~0.959로 자연 집단과 양식 집단 간 커다란 차이는

없었다. 

각 유전자좌에 대한 집단별 Markov chain procedure test

를 한 결과, 자연 집단에서는 HWE를 따르는 것으로 나타

났으나, 울진 및 완도 양식 집단의 일부 마커들에서 세대를

거듭하면서 양식 집단의 유전학적 조성 등이 유전적 평형

에서 벗어나고 있는 것으로 나타났다(P⁄0.05). 또한 자연

집단인 추자 집단이 양식 집단과 유전적 거리가 가깝게 나

타남으로써 방류된 개체들이 상당 부분 자연 집단의 일부로

자리 잡아 자연 집단의 유전적 조성에 영향을 주는 것으로

판단된다. 따라서 양식 집단의 유전적 다양성 회복 및 자연

집단의 유전적 조성의 유지, 보호 등에 대한 지속적인 연구

가 필요한 것으로 생각된다.
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